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ATGCAGCTAGAGCTCTCCACCTGTGTCTTTCTGTGTCTCTTGCCACTCGGCTTTAGTGCC 6 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGCAGCTAGAGCTCTCCACCTGTGTCTTTCTGTGTCTCTTGCCACTCGGCTTTAGTGCC 6 0 



61 ATCAGGAGATACTACCTGGGCGCAGTGGAACTGTCCTGGGACTACCGGCAAAGTGAACTC 12 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
61 ATCAGGAGATACTACCTGGGCGCAGTGGAACTGTCCTGGGACTACCGGCAAAGTGAACTC 12 0 



121 CTCCGTGAGCTGCACGTGGACACCAGATTTCCTGCTACAGCGCCAGGAGCTCTTCCGTTG 18 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
121 CTCCGTGAGCTGCACGTGGACACCAGATTTCCTGCTACAGCGCCAGGAGCTCTTCCGTTG 18 0 



Qy 181 GGCCCGTCAGTCCTGTACAAAAAGACTGTGTTCGTAGAGTTCACGGATCAACTTTTCAGC 2 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 181 GGCCCGTCAGTCCTGTACAAAAAGACTGTGTTCGTAGAGTTCACGGATCAACTTTTCAGC 2 40 



2 41 GTTGCCAGGCCCAGGCCACCATGGATGGGTCTGCTGGGTCCTACCATCCAGGCTGAGGTT 3 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 41 GTTGCCAGGCCCAGGCCACCATGGATGGGTCTGCTGGGTCCTACCATCCAGGCTGAGGTT 3 0 0 



3 01 TACGACACGGTGGTCGTTACCCTGAAGAACATGGCTTCTCATCCCGTTAGTCTTCACGCT 36 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 01 TACGACACGGTGGTCGTTACCCTGAAGAACATGGCTTCTCATCCCGTTAGTCTTCACGCT 36 0 



Qy 361 
Db 361 



420 
420 



421 AGGGAGAAGGAAGACGATAAAGTCCTTCCCGGTAAAAGCCAAACCTACGTCTGGCAGGTC 48 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
421 AGGGAGAAGGAAGACGATAAAGTCCTTCCCGGTAAAAGCCAAACCTACGTCTGGCAGGTC 48 0 

481 CTGAAAGAAAATGGTCCAACAGCCTCTGACCCACCATGTCTTACCTACTCATACCTGTCT 540 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
481 CTGAAAGAAAATGGTCCAACAGCCTCTGACCCACCATGTCTTACCTACTCATACCTGTCT 540 

5 41 CACGTGGACCTGGTGAAAGACCTGAATTCGGGCCTCATTGGAGCCCTGCTGGTTTGTAGA 6 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
5 41 CACGTGGACCTGGTGAAAGACCTGAATTCGGGCCTCATTGGAGCCCTGCTGGTTTGTAGA 6 0 0 

601 GAAGGGAGTCTGACCAGAGAAAGGACCCAGAACCTGCACGAATTTGTACTACTTTTTGCT 66 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
601 GAAGGGAGTCTGACCAGAGAAAGGACCCAGAACCTGCACGAATTTGTACTACTTTTTGCT 66 0 

661 GTCTTTGATGAAGGGAAAAGTTGGCACTCAGCAAGAAATGACTCCTGGACACGGGCCATG 72 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
661 GTCTTTGATGAAGGGAAAAGTTGGCACTCAGCAAGAAATGACTCCTGGACACGGGCCATG 72 0 

721 GATCCCGCACCTGCCAGGGCCCAGCCTGCAATGCACACAGTCAATGGCTATGTCAACAGG 7 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
721 GATCCCGCACCTGCCAGGGCCCAGCCTGCAATGCACACAGTCAATGGCTATGTCAACAGG 7 8 0 

7 81 TCTCTGCCAGGTCTGATCGGATGTCATAAGAAATCAGTCTACTGGCACGTGATTGGAATG 8 4 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 81 TCTCTGCCAGGTCTGATCGGATGTCATAAGAAATCAGTCTACTGGCACGTGATTGGAATG 8 4 0 

8 41 GGCACCAGCCCGGAAGTGCACTCCATTTTTCTTGAAGGCCACACGTTTCTCGTGAGGCAC 9 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

8 41 GGCACCAGCCCGGAAGTGCACTCCATTTTTCTTGAAGGCCACACGTTTCTCGTGAGGCAC 9 0 0 

9 01 CATCGCCAGGCTTCCTTGGAGATCTCGCCACTAACTTTCCTCACTGCTCAGACATTCCTG 96 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
9 01 CATCGCCAGGCTTCCTTGGAGATCTCGCCACTAACTTTCCTCACTGCTCAGACATTCCTG 96 0 

961 ATGGACCTTGGCCAGTTCCTACTGTTTTGTCATATCTCTTCCCACCACCATGGTGGCATG 102 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
961 ATGGACCTTGGCCAGTTCCTACTGTTTTGTCATATCTCTTCCCACCACCATGGTGGCATG 102 0 

1021 GAGGCTCACGTCAGAGTAGAAAGCTGCGCCGAGGAGCCCCAGCTGCGGAGGAAAGCTGAT 10 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1021 GAGGCTCACGTCAGAGTAGAAAGCTGCGCCGAGGAGCCCCAGCTGCGGAGGAAAGCTGAT 10 8 0 

10 81 GAAGAGGAAGATTATGATGACAATTTGTACGACTCGGACATGGACGTGGTCCGGCTCGAT 114 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
10 81 GAAGAGGAAGATTATGATGACAATTTGTACGACTCGGACATGGACGTGGTCCGGCTCGAT 114 0 

1141 GGTGACGACGTGTCTCCCTTTATCCAAATCCGCTCAGTTGCCAAGAAGCATCCTAAAACT 12 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1141 GGTGACGACGTGTCTCCCTTTATCCAAATCCGCTCGGTTGCCAAGAAGCATCCCAAAACC 12 0 0 

12 01 TGGGTACATTACATTGCTGCTGAAGAGGAGGACTGGGACTATGCTCCCTTAGTCCTCGCC 12 6 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
12 01 TGGGTGCACTACATCTCTGCAGAGGAGGAGGACTGGGACTACGCCCCCGCGGTCCCCAGC 12 6 0 

1261 CCCGATGACAGAAGTTATAAAAGTCAATATTTGAACAATGGCCCTCAGCGGATTGGTAGG 132 0 



Ill 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 1 III 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

12 61 CCCAGTGACAGAAGTTATAAAAGTCTCTACTTGAACAGTGGTCCTCAGCGAATTGGTAGG 132 0 

1321 AAG T AC AAAAAAG T C C GAT T T ATGGC AT AC AC AGAT G AAAC C T T T AAG AC GC G T G AAGC T 13 8 0 

II I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I III I I I I I I I I III I I I I I 
1321 AAATACAAAAAAGCTCGATTCGTCGCTTACACGGATGTAACATTTAAGACTCGTAAAGCT 13 8 0 

13 81 ATTCAGCATGAATCAGGAATCTTGGGACCTTTACTTTATGGGGAAGTTGGAGACACACTG 14 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

13 81 ATTCCGTATGAATCAGGAATCCTGGGACCTTTACTTTATGGAGAAGTTGGAGACACACTT 14 4 0 

14 41 T T GAT TAT AT T T AAG AAT C AAGC AAGC AGACC AT AT AAC AT C T AC C C T C AC GG AAT C AC T 15 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
14 41 TTGATTATATTTAAGAATAAAGCGAGCCGACCATATAACATCTACCCTCATGGAATCACT 15 0 0 

1501 GATGTCCGTCCTTTGTATTCAAGGAGATTACCAAAAGGTGTAAAACATTTGAAGGATTTT 156 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1501 GATGTCAGCGCTTTGCACCCAGGGAGACTTCTAAAAGGTTGGAAACATTTGAAAGACATG 156 0 

1561 CCAATTCTGCCAGGAGAAATATTCAAATATAAATGGACAGTGACTGTAGAAGATGGGCCA 162 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1561 CCAATTCTGCCAGGAGAGACTTTCAAGTATAAATGGACAGTGACTGTGGAAGATGGGCCA 162 0 

1621 ACTAAATCAGATCCGCGGTGCCTGACCCGCTATTACTCTAGTTTCGTTAATATGGAGAGA 16 8 0 

II II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I 
1621 ACCAAGTCCGATCCTCGGTGCCTGACCCGCTACTACTCGAGCTCCATTAATCTAGAGAAA 16 8 0 

16 81 GATCTAGCTTCAGGACTCATTGGCCCTCTCCTCATCTGCTACAAAGAATCTGTAGATCAA 17 4 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 

16 81 GATCTGGCTTCGGGACTCATTGGCCCTCTCCTCATCTGCTACAAAGAATCTGTAGACCAA 17 4 0 

17 41 AGAGGAAACCAGATAATGTCAGACAAGAGGAATGTCATCCTGTTTTCTGTATTTGATGAG 18 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

17 41 AG AG G AAAC C AG AT GAT G TC AG AC AAG AG AAAC GTCATCCTGTTTTCTGTATTCGATGAG 18 0 0 

18 01 AACCGAAGCTGGTACCTCACAGAGAATATACAACGCTTTCTCCCCAATCCAGCTGGAGTG 186 0 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

18 01 AATCAAAGCTGGTACCTCGCAGAGAATATTCAGCGCTTCCTCCCCAATCCGGATGGATTA 186 0 

1861 CAGCTTGAGGATCCAGAGTTCCAAGCCTCCAACATCATGCACAGCATCAATGGCTATGTT 192 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1861 CAGCCCCAGGATCCAGAGTTCCAAGCTTCTAACATCATGCACAGCATCAATGGCTATGTT 192 0 

1921 TTTGATAGTTTGCAGTTGTCAGTTTGTTTGCATGAGGTGGCATACTGGTACATTCTAAGC 19 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1921 TTTGATAGCTTGCAGCTGTCGGTTTGTTTGCACGAGGTGGCATACTGGTACATTCTAAGT 19 8 0 

19 81 ATTGGAGCACAGACTGACTTCCTTTCTGTCTTCTTCTCTGGATATACCTTCAAACACAAA 2 0 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I 
19 81 GTTGGAGCACAGACGGACTTCCTCTCCGTCTTCTTCTCTGGCTACACCTTCAAACACAAA 2 0 4 0 

2 0 41 ATGGTCTATGAAGACACACTCACCCTATTCCCATTCTCAGGAGAAACTGTCTTCATGTCG 210 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 0 41 ATGGTCTATGAAGACACACTCACCCTGTTCCCCTTCTCAGGAGAAACGGTCTTCATGTCA 210 0 

2101 ATGGAAAACCCAGGTCTATGGATTCTGGGGTGCCACAACTCAGACTTTCGGAACAGAGGC 216 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I III I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



2101 ATGGAAAACCCAGGTCTCTGGGTCCTTGGGTGCCACAACTCAGACTTGCGGAACAGAGGG 216 0 

2161 ATGACCGCCTTACTGAAGGTTTCTAGTTGTGACAAGAACACTGGTGATTATTACGAGGAC 2 2 2 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I II II 
2161 ATGACAGCCTTACTGAAGGTGTATAGTTGTGACAGGGACATTGGTGATTATTATGACAAC 2 2 2 0 

2221 AGTTATGAAGATATTTCAGCATACTTGCTGAGTAAAAACAATGCCATTGAACCTAGGAGC 22 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 2 21 ACTTATGAAGATATTCCAGGCTTCTTGCTGAGTGGAAAGAATGTCATTGAACCTAGGAGC 2 2 8 0 

2 2 81 TTTGCCCAGAATTCAAGACCCCCTAGTGCGAGCGCTCCAAAGCCTCCGGTCCTGCGACGG 23 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 2 81 TTTGCCCAGAATTCAAGACCCCCTAGTGCGAGCGCTCCAAAGCCTCCGGTCCTGCGACGG 23 4 0 

23 41 CATCAGAGGGACATAAGCCTTCCTACTTTTCAGCCGGAGGAAGACAAAATGGACTATGAT 2 4 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
23 41 CATCAGAGGGACATAAGCCTTCCTACTTTTCAGCCGGAGGAAGACAAAATGGACTATGAT 2 4 0 0 

2 401 GAT AT C T T C T C AAC T G AAAC GAAGGGAGAAGAT T T T G AC AT T T AC GG T G AGG AT G AAAAT 2 46 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 401 GAT AT C T T C T C AAC T G AAAC GAAGGGAGAAGAT T T T G AC AT T T AC GG T G AGG AT G AAAAT 2 46 0 

2 461 CAGGACCCTCGCAGCTTTCAGAAGAGAACCCGACACTATTTCATTGCTGCGGTGGAGCAG 2 52 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 461 CAGGACCCTCGCAGCTTTCAGAAGAGAACCCGACACTATTTCATTGCTGCGGTGGAGCAG 2 52 0 

2521 CTCTGGGATTACGGGATGAGCGAATCCCCCCGGGCGCTAAGAAACAGGGCTCAGAACGGA 258 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2521 CTCTGGGATTACGGGATGAGCGAATCCCCCCGGGCGCTAAGAAACAGGGCTCAGAACGGA 258 0 

2581 GAGGTGCCTCGGTTCAAGAAGGTGGTCTTCCGGGAATTTGCTGACGGCTCCTTCACGCAG 26 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 5 81 GAGGTGCCTCGGTTCAAGAAGGTGGTCTTCCGGGAATTTGCTGACGGCTCCTTCACGCAG 26 4 0 

2 6 41 CCGTCGTACCGCGGGGAACTCAACAAACACTTGGGGCTCTTGGGACCCTACATCAGAGCG 2 7 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 6 41 CCGTCGTACCGCGGGGAACTCAACAAACACTTGGGGCTCTTGGGACCCTACATCAGAGCG 2 7 0 0 

2 701 GAAGTTGAAGACAACATCATGGTAACTTTCAAAAACCAGGCGTCTCGTCCCTATTCCTTC 2 76 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 701 GAAGTTGAAGACAACATCATGGTAACTTTCAAAAACCAGGCGTCTCGTCCCTATTCCTTC 2 76 0 

2 761 TACTCGAGCCTTATTTCTTATCCGGATGATCAGGAGCAAGGGGCAGAACCTCGACACAAC 2 82 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 761 TACTCGAGCCTTATTTCTTATCCGGATGATCAGGAGCAAGGGGCAGAACCTCGACACAAC 2 82 0 

2 821 TTCGTCCAGCCAAATGAAACCAGAACTTACTTTTGGAAAGTGCAGCATCACATGGCACCC 2880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 821 TTCGTCCAGCCAAATGAAACCAGAACTTACTTTTGGAAAGTGCAGCATCACATGGCACCC 2880 

2881 ACAGAAGACGAGTTTGACTGCAAAGCCTGGGCCTACTTTTCTGATGTTGACCTGGAAAAA 29 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2881 ACAGAAGACGAGTTTGACTGCAAAGCCTGGGCCTACTTTTCTGATGTTGACCTGGAAAAA 29 40 

2 9 41 GATGTGCACTCAGGCTTGATCGGCCCCCTTCTGATCTGCCGCGCCAACACCCTGAACGCT 3 0 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 9 41 GATGTGCACTCAGGCTTGATCGGCCCCCTTCTGATCTGCCGCGCCAACACCCTGAACGCT 3 0 0 0 



3 0 01 GCTCACGGTAGACAAGTGACCGTGCAAGAATTTGCTCTGTTTTTCACTATTTTTGATGAG 3 06 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 0 01 GCTCACGGTAGACAAGTGACCGTGCAAGAATTTGCTCTGTTTTTCACTATTTTTGATGAG 3 06 0 

3 061 ACAAAGAGCTGGTACTTCACTGAAAATGTGGAAAGGAACTGCCGGGCCCCCTGCCATCTG 312 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 061 ACAAAGAGCTGGTACTTCACTGAAAATGTGGAAAGGAACTGCCGGGCCCCCTGCCATCTG 312 0 

3121 CAGATGGAGGACCCCACTCTGAAAGAAAACTATCGCTTCCATGCAATCAATGGCTATGTG 3180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3121 CAGATGGAGGACCCCACTCTGAAAGAAAACTATCGCTTCCATGCAATCAATGGCTATGTG 3180 

3181 ATGGATACACTCCCTGGCTTAGTAATGGCTCAGAATCAAAGGATCCGATGGTATCTGCTC 32 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3181 ATGGATACACTCCCTGGCTTAGTAATGGCTCAGAATCAAAGGATCCGATGGTATCTGCTC 32 4 0 

32 41 AGCATGGGCAGCAATGAAAATATCCATTCGATTCATTTTAGCGGACACGTGTTCAGTGTA 33 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

32 41 AGCATGGGCAGCAATGAAAATATCCATTCGATTCATTTTAGCGGACACGTGTTCAGTGTA 33 0 0 

33 01 CGGAAAAAGGAGGAGTATAAAATGGCCGTGTACAATCTCTATCCGGGTGTCTTTGAGACA 336 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
33 01 CGGAAAAAGGAGGAGTATAAAATGGCCGTGTACAATCTCTATCCGGGTGTCTTTGAGACA 336 0 

3361 GTGGAAATGCTACCGTCCAAAGTTGGAATTTGGCGAATAGAATGCCTGATTGGCGAGCAC 3 42 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3361 GTGGAAATGCTACCGTCCAAAGTTGGAATTTGGCGAATAGAATGCCTGATTGGCGAGCAC 3 42 0 

3 421 CTGCAAGCTGGGATGAGCACGACTTTCCTGGTGTACAGCAAGAAGTGTCAGACTCCCCTG 3 4 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
3 421 CTGCAAGCTGGGATGAGCACGACTTTCCTGGTGTACAGCAAGGAGTGTCAGGCTCCACTG 3 4 8 0 

3 4 81 GGAATGGCTTCTGGACACATTAGAGATTTTCAGATTACAGCTTCAGGACAATATGGACAG 35 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 4 81 GGAATGGCTTCTGGACGCATTAGAGATTTTCAGATCACAGCTTCAGGACAGTATGGACAG 35 4 0 

35 41 TGGGCCCCAAAGCTGGCCAGACTTCATTATTCCGGATCAATCAATGCCTGGAGCACCAAG 36 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

35 41 TGGGCCCCAAAGCTGGCCAGACTTCATTATTCCGGATCAATCAATGCCTGGAGCACCAAG 36 0 0 

36 01 GAGCCCTTTTCTTGGATCAAGGTGGATCTGTTGGCACCAATGATTATTCACGGCATCAAG 366 0 

II III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

36 01 GATCCCCACTCCTGGATCAAGGTGGATCTGTTGGCACCAATGATCATTCACGGCATCATG 366 0 

3661 ACCCAGGGTGCCCGTCAGAAGTTCTCCAGCCTCTACATCTCTCAGTTTATCATCATGTAT 3 72 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3661 ACCCAGGGTGCCCGTCAGAAGTTTTCCAGCCTCTACATCTCCCAGTTTATCATCATGTAC 3 72 0 

3 721 AGTCTTGATGGGAAGAAGTGGCAGACTTATCGAGGAAATTCCACTGGAACCTTAATGGTC 3 7 8 0 

I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I 
3 721 AGTCTTGACGGGAGGAACTGGCAGAGTTACCGAGGGAATTCCACGGGCACCTTAATGGTC 3 7 8 0 

3 781 TTCTTTGGCAATGTGGATTCATCTGGGATAAAACACAATATTTTTAACCCTCCAATTATT 3 8 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I 
3 7 81 TTCTTTGGCAATGTGGACGCATCTGGGATTAAACACAATATTTTTAACCCTCCGATTGTG 3 8 4 0 



Qy 

Db 



3900 
3900 



39 01 TTGATGGGCTGTGATTTAAATAGTTGCAGCATGCCATTGGGAATGGAGAGTAAAGCAATA 396 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I III 

39 01 TTGATGGGCTGTGATTTAAACAGTTGCAGCATGCCCCTGGGAATGCAGAATAAAGCGATA 396 0 

3961 TCAGATGCACAGATTACTGCTTCATCCTACTTTACCAATATGTTTGCCACCTGGTCTCCT 4 02 0 

3961 TCAGACTCACAGATCACGGCCTCCTCCCACCTAAGCAATATATTTGCCACCTGGTCTCCT 4 02 0 

4021 T C AAAAGC T C G AC T T C AC C T C C AAGGGAGG AG T AAT GC C T GG AG AC C T C AGG T G AAT AAT 40 8 0 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I III III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
4 021 TCACAAGCCCGACTTCACCTCCAGGGGCGGACGAATGCCTGGCGACCCCGGGTGAGCAGC 4 0 8 0 

40 81 CCAAAAGAGTGGCTGCAAGTGGACTTCCAGAAGACAATGAAAGTCACAGGAGTAACTACT 4140 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I II II 
4 0 81 GCAGAGGAGTGGCTGCAGGTGGACCTGCAGAAGACGGTGAAGGTCACAGGCATCACCACC 414 0 

4141 CAGGGAGTAAAATCTCTGCTTACCAGCATGTATGTGAAGGAGTTCCTCATCTCCAGCAGT 42 0 0 

I I I I I II II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
4141 CAGGGCGTGAAGTCCCTGCTCAGCAGCATGTATGTGAAGGAGTTCCTCGTGTCCAGTAGT 42 0 0 

42 01 CAAGATGGCCATCAGTGGACTCTCTTTTTTCAGAATGGCAAAGTAAAGGTTTTTCAGGGA 42 6 0 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

42 01 CAGGACGGCCGCCGCTGGACCCTGTTTCTTCAGGACGGCCACACGAAGGTTTTTCAGGGC 426 0 

4261 AATCAAGACTCCTTCACACCTGTGGTGAACTCTCTAGACCCACCGTTACTGACTCGCTAC 432 0 

I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I II I I I I I I 
4261 AATCAGGACTCCTCCACCCCCGTGGTGAACGCTCTGGACCCCCCGCTGTTCACGCGCTAC 432 0 

4321 CTTCGAATTCACCCCCAGAGTTGGGTGCACCAGATTGCCCTGAGGATGGAGGTTCTGGGC 43 8 0 

II I II I I I I I I III I I I I III II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 

4321 CTGAGGATCCACCCCACGAGCTGGGCGCAGCACATCGCCCTGAGGCTCGAGGTTCTAGGA 43 8 0 

4381 TGCGAGGCACAGGACCTCTAC 4401 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I 
4381 TGTGAGGCACAGGATCTCTAC 4401 
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Qy 1 ATGCAGCTAGAGCTCTCCACCTGTGTCTTTCTGTGTCTCTTGCCACTCGGCTTTAGTGCC 6 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 3 ATGCAGCTAGAGCTCTCCACCTGTGTCTTTCTGTGTCTCTTGCCACTCGGCTTTAGTGCC 62 

Qy 61 ATCAGGAGATACTACCTGGGCGCAGTGGAACTGTCCTGGGACTACCGGCAAAGTGAACTC 12 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 63 ATCAGGAGATACTACCTGGGCGCAGTGGAACTGTCCTGGGACTACCGGCAAAGTGAACTC 122 

Qy 121 CTCCGTGAGCTGCACGTGGACACCAGATTTCCTGCTACAGCGCCAGGAGCTCTTCCGTTG 180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 123 CTCCGTGAGCTGCACGTGGACACCAGATTTCCTGCTACAGCGCCAGGAGCTCTTCCGTTG 182 



Qy 



181 GGCCCGTCAGTCCTGTACAAAAAGACTGTGTTCGTAGAGTTCACGGATCAACTTTTCAGC 2 40 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



183 GGCCCGTCAGTCCTGTACAAAAAGACTGTGTTCGTAGAGTTCACGGATCAACTTTTCAGC 2 42 

2 41 GTTGCCAGGCCCAGGCCACCATGGATGGGTCTGCTGGGTCCTACCATCCAGGCTGAGGTT 3 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 43 GTTGCCAGGCCCAGGCCACCATGGATGGGTCTGCTGGGTCCTACCATCCAGGCTGAGGTT 3 02 

3 01 TACGACACGGTGGTCGTTACCCTGAAGAACATGGCTTCTCATCCCGTTAGTCTTCACGCT 36 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3 03 TACGACACGGTGGTCGTTACCCTGAAGAACATGGCTTCTCATCCCGTTAGTCTTCACGCT 362 

361 GTCGGCGTCTCCTTCTGGAAATCTTCCGAAGGCGCTGAATATGAGGATCACACCAGCCAA 42 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
363 GTCGGCGTCTCCTTCTGGAAATCTTCCGAAGGCGCTGAATATGAGGATCACACCAGCCAA 42 2 

421 AGGGAGAAGGAAGACGATAAAGTCCTTCCCGGTAAAAGCCAAACCTACGTCTGGCAGGTC 48 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
423 AGGGAGAAGGAAGACGATAAAGTCCTTCCCGGTAAAAGCCAAACCTACGTCTGGCAGGTC 482 

481 CTGAAAGAAAATGGTCCAACAGCCTCTGACCCACCATGTCTTACCTACTCATACCTGTCT 540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4 83 CTGAAAGAAAATGGTCCAACAGCCTCTGACCCACCATGTCTCACCTACTCATACCTGTCT 5 42 

5 41 CACGTGGACCTGGTGAAAGACCTGAATTCGGGCCTCATTGGAGCCCTGCTGGTTTGTAGA 6 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

5 43 CACGTGGACCTGGTGAAAGACCTGAATTCGGGCCTCATTGGAGCCCTGCTGGTTTGTAGA 6 02 

601 G AAG GGAGTCTGAC C AG AGAAAGG AC C C AG AAC C T GC AC G AAT T T G T AC TACTTTTTGCT 66 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 03 G AAG G G AG T C T G AC C AG AGAAAGG AC C C AG AAC C T GC AC G AAT TTGTACTACTTTTTGCT 662 

661 GTCTTTGATGAAGGGAAAAGTTGGCACTCAGCAAGAAATGACTCCTGGACACGGGCCATG 72 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
663 GTCTTTGATGAAGGGAAAAGTTGGCACTCAGCAAGAAATGACTCCTGGACACGGGCCATG 722 

721 GATCCCGCACCTGCCAGGGCCCAGCCTGCAATGCACACAGTCAATGGCTATGTCAACAGG 7 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
723 GATCCCGCACCTGCCAGGGCCCAGCCTGCAATGCACACAGTCAATGGCTATGTCAACAGG 782 

7 81 TCTCTGCCAGGTCTGATCGGATGTCATAAGAAATCAGTCTACTGGCACGTGATTGGAATG 8 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 83 TCTCTGCCAGGTCTGATCGGATGTCATAAGAAATCAGTCTACTGGCACGTGATTGGAATG 8 42 

8 41 GGCACCAGCCCGGAAGTGCACTCCATTTTTCTTGAAGGCCACACGTTTCTCGTGAGGCAC 9 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

8 43 GGCACCAGCCCGGAAGTGCACTCCATTTTTCTTGAAGGCCACACGTTTCTCGTGAGGCAC 9 02 

9 01 CATCGCCAGGCTTCCTTGGAGATCTCGCCACTAACTTTCCTCACTGCTCAGACATTCCTG 96 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
9 03 CATCGCCAGGCTTCCTTGGAGATCTCGCCACTAACTTTCCTCACTGCTCAGACATTCCTG 962 

961 ATGGACCTTGGCCAGTTCCTACTGTTTTGTCATATCTCTTCCCACCACCATGGTGGCATG 102 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
963 ATGGACCTTGGCCAGTTCCTACTGTTTTGTCATATCTCTTCCCACCACCATGGTGGCATG 102 2 

1021 GAGGCTCACGTCAGAGTAGAAAGCTGCGCCGAGGAGCCCCAGCTGCGGAGGAAAGCTGAT 10 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1023 GAGGCTCACGTCAGAGTAGAAAGCTGCGCCGAGGAGCCCCAGCTGCGGAGGAAAGCTGAT 10 82 



10 81 G AAG AG G AAG AT TAT GAT GAC AAT T T G T AC G AC T C GG AC AT GG AC GTGGTCCGGCTCGAT 114 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
10 83 G AAG AG G AAG AT TAT GAT GAC AAT T T G T AC GAC T C GG AC AT GG AC GTGGTCCGGCTCGAT 1142 

1141 GGTGACGACGTGTCTCCCTTTATCCAAATCCGCTCAGTTGCCAAGAAGCATCCTAAAACT 12 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1143 GGTGACGACGTGTCTCCCTTTATCCAAATCCGCTCGGTTGCCAAGAAGCATCCCAAAACC 12 02 

12 01 TGGGTACATTACATTGCTGCTGAAGAGGAGGACTGGGACTATGCTCCCTTAGTCCTCGCC 12 6 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

12 03 TGGGTGCACTACATCTCTGCAGAGGAGGAGGACTGGGACTACGCCCCCGCGGTCCCCAGC 12 62 

1261 CCCGATGACAGAAGTTATAAAAGTCAATATTTGAACAATGGCCCTCAGCGGATTGGTAGG 132 0 
III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I 

12 63 CCCAGTGACAGAAGTTATAAAAGTCTCTACTTGAACAGTGGTCCTCAGCGAATTGGTAGG 132 2 

1321 AAGTACAAAAAAGTCCGATTTATGGCATACACAGATGAAACCTTTAAGACGCGTGAAGCT 13 8 0 

II I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I III I I I I I I I I III I I I I I 
1323 AAATACAAAAAAGCTCGATTCGTCGCTTACACGGATGTAACATTTAAGACTCGTAAAGCT 13 82 

13 81 ATTCAGCATGAATCAGGAATCTTGGGACCTTTACTTTATGGGGAAGTTGGAGACACACTG 14 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

13 83 ATTCCGTATGAATCAGGAATCCTGGGACCTTTACTTTATGGAGAAGTTGGAGACACACTT 14 42 

14 41 T T GAT TAT AT T T AAG AATCAAGC AAGC AGACC AT AT AAC AT C T AC C C T C AC GG AAT C AC T 150 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
14 43 TTGATTATATTTAAGAATAAAGCGAGCCGACCATATAACATCTACCCTCATGGAATCACT 1502 

1501 GATGTCCGTCCTTTGTATTCAAGGAGATTACCAAAAGGTGTAAAACATTTGAAGGATTTT 156 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1503 GATGTCAGCGCTTTGCACCCAGGGAGACTTCTAAAAGGTTGGAAACATTTGAAAGACATG 1562 

1561 CCAATTCTGCCAGGAGAAATATTCAAATATAAATGGACAGTGACTGTAGAAGATGGGCCA 162 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1563 CCAATTCTGCCAGGAGAGACTTTCAAGTATAAATGGACAGTGACTGTGGAAGATGGGCCA 162 2 

1621 ACTAAATCAGATCCGCGGTGCCTGACCCGCTATTACTCTAGTTTCGTTAATATGGAGAGA 16 8 0 

II II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I 
1623 ACCAAGTCCGATCCTCGGTGCCTGACCCGCTACTACTCGAGCTCCATTAATCTAGAGAAA 16 82 

16 81 GATCTAGCTTCAGGACTCATTGGCCCTCTCCTCATCTGCTACAAAGAATCTGTAGATCAA 17 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 

16 83 GATCTGGCTTCGGGACTCATTGGCCCTCTCCTCATCTGCTACAAAGAATCTGTAGACCAA 17 42 

17 41 AGAGGAAACCAGATAATGTCAGACAAGAGGAATGTCATCCTGTTTTCTGTATTTGATGAG 18 0 0 

17 43 AGAGGAAACCAGATGATGTCAGACAAGAGAAACGTCATCCTGTTTTCTGTATTCGATGAG 18 02 

18 01 AACCGAAGCTGGTACCTCACAGAGAATATACAACGCTTTCTCCCCAATCCAGCTGGAGTG 186 0 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

18 03 AATCAAAGCTGGTACCTCGCAGAGAATATTCAGCGCTTCCTCCCCAATCCGGATGGATTA 1862 

1861 CAGCTTGAGGATCCAGAGTTCCAAGCCTCCAACATCATGCACAGCATCAATGGCTATGTT 192 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1863 CAGCCCCAGGATCCAGAGTTCCAAGCTTCTAACATCATGCACAGCATCAATGGCTATGTT 192 2 



1921 TTTGATAGTTTGCAGTTGTCAGTTTGTTTGCATGAGGTGGCATACTGGTACATTCTAAGC 19 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1923 TTTGATAGCTTGCAGCTGTCGGTTTGTTTGCACGAGGTGGCATACTGGTACATTCTAAGT 19 82 

19 81 ATTGGAGCACAGACTGACTTCCTTTCTGTCTTCTTCTCTGGATATACCTTCAAACACAAA 2 0 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I 
19 83 GTTGGAGCACAGACGGACTTCCTCTCCGTCTTCTTCTCTGGCTACACCTTCAAACACAAA 2 0 42 

2 0 41 ATGGTCTATGAAGACACACTCACCCTATTCCCATTCTCAGGAGAAACTGTCTTCATGTCG 210 0 

2 0 43 ATGGTCTATGAAGACACACTCACCCTGTTCCCCTTCTCAGGAGAAACGGTCTTCATGTCA 2102 

2101 ATGGAAAACCCAGGTCTATGGATTCTGGGGTGCCACAACTCAGACTTTCGGAACAGAGGC 216 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I Ml I II I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2103 ATGGAAAACCCAGGTCTCTGGGTCCTAGGGTGCCACAACTCAGACTTGCGGAACAGAGGG 2162 

2161 ATGACCGCCTTACTGAAGGTTTCTAGTTGTGACAAGAACACTGGTGATTATTACGAGGAC 2 2 2 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I III I I I I I I I I I I I I II II 
2163 ATGACAGCCTTACTGAAGGTGTATAGTTGTGACAGGGACATTGGTGATTATTATGACAAC 2 2 2 2 

2221 AGTTATGAAGATATTTCAGCATACTTGCTGAGTAAAAACAATGCCATTGAACCTAGGAGC 22 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I II 
2223 ACTTATGAAGATATTCCAGGCTTCTTGCTGAGTGGAAAGAATGTCATTGAACCCAGA 2 2 79 

2 2 81 TTTGCCCAGAATTCAAGACCCCCTAGTGCGAGCGCTCCAAAGCCTCCGGTCCTGCGACGG 23 4 0 

2280 2279 

23 41 CATCAGAGGGACATAAGCCTTCCTACTTTTCAGCCGGAGGAAGACAAAATGGACTATGAT 2 4 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
22 8 0 GACATAAGCCTTCCTACTTTTCAGCCGGAGGAAGACAAAATGGACTATGAT 233 0 

2 401 GAT AT C T T C T C AAC T G AAACGAAGGGAGAAG AT T T T G AC AT T T AC GG T G AGG AT GAAAAT 2 46 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2331 GAT AT C T T C T C AAC T G AAACGAAGGGAGAAGAT T T T G AC AT T T AC GG T G AGG AT GAAAAT 239 0 

2 461 CAGGACCCTCGCAGCTTTCAGAAGAGAACCCGACACTATTTCATTGCTGCGGTGGAGCAG 2 52 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2391 CAGGACCCTCGCAGCTTTCAGAAGAGAACCCGACACTATTTCATTGCTGCGGTGGAGCAG 2 45 0 

2 521 CTCTGGGATTACGGGATGAGCGAATCCCCCCGGGCGCTAAGAAACAGGGCTCAGAACGGA 2 5 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 451 CTCTGGGATTACGGGATGAGCGAATCCCCCCGGGCGCTAAGAAACAGGGCTCAGAACGGA 2 510 

2 5 81 GAGGTGCCTCGGTTCAAGAAGGTGGTCTTCCGGGAATTTGCTGACGGCTCCTTCACGCAG 2 6 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 511 GAGGTGCCTCGGTTCAAGAAGGTGGTCTTCCGGGAATTTGCTGACGGCTCCTTCACGCAG 2 5 7 0 

2 6 41 CCGTCGTACCGCGGGGAACTCAACAAACACTTGGGGCTCTTGGGACCCTACATCAGAGCG 2 7 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 5 71 CCGTCGTACCGCGGGGAACTCAACAAACACTTGGGGCTCTTGGGACCCTACATCAGAGCG 2 63 0 

2 701 GAAGTTGAAGACAACATCATGGTAACTTTCAAAAACCAGGCGTCTCGTCCCTATTCCTTC 2 76 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 631 GAAGTTGAAGACAACATCATGGTAACTTTCAAAAACCAGGCGTCTCGTCCCTATTCCTTC 269 0 

2 761 TACTCGAGCCTTATTTCTTATCCGGATGATCAGGAGCAAGGGGCAGAACCTCGACACAAC 2 82 0 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

2 691 TACTCGAGCCTTATTTCTTATCCGGATGATCAGGAGCAAGGGGCAGAACCTCGACACAAC 2 75 0 

2 821 TTCGTCCAGCCAAATGAAACCAGAACTTACTTTTGGAAAGTGCAGCATCACATGGCACCC 2880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 751 TTCGTCCAGCCAAATGAAACCAGAACTTACTTTTGGAAAGTGCAGCATCACATGGCACCC 2810 

2881 ACAGAAGACGAGTTTGACTGCAAAGCCTGGGCCTACTTTTCTGATGTTGACCTGGAAAAA 29 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2811 ACAGAAGACGAGTTTGACTGCAAAGCCTGGGCCTACTTTTCTGATGTTGACCTGGAAAAA 2 8 70 

2 9 41 GATGTGCACTCAGGCTTGATCGGCCCCCTTCTGATCTGCCGCGCCAACACCCTGAACGCT 3 0 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 8 71 GATGTGCACTCAGGCTTGATCGGCCCCCTTCTGATCTGCCGCGCCAACACCCTGAACGCT 2 93 0 

3 0 01 GCTCACGGTAGACAAGTGACCGTGCAAGAATTTGCTCTGTTTTTCACTATTTTTGATGAG 3 06 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 931 GCTCACGGTAGACAAGTGACCGTGCAAGAATTTGCTCTGTTTTTCACTATTTTTGATGAG 2 99 0 

3 061 ACAAAGAGCTGGTACTTCACTGAAAATGTGGAAAGGAACTGCCGGGCCCCCTGCCATCTG 312 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
2991 ACAAAGAGCTGGTACTTCACTGAAAATGTGGAAAGGAACTGCCGGGCCCCCTGCCACCTG 3 050 

3121 CAGATGGAGGACCCCACTCTGAAAGAAAACTATCGCTTCCATGCAATCAATGGCTATGTG 3180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 051 CAGATGGAGGACCCCACTCTGAAAGAAAACTATCGCTTCCATGCAATCAATGGCTATGTG 3110 

3181 ATGGATACACTCCCTGGCTTAGTAATGGCTCAGAATCAAAGGATCCGATGGTATCTGCTC 32 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3111 ATGGATACACTCCCTGGCTTAGTAATGGCTCAGAATCAAAGGATCCGATGGTATCTGCTC 317 0 

32 41 AGCATGGGCAGCAATGAAAATATCCATTCGATTCATTTTAGCGGACACGTGTTCAGTGTA 33 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3171 AGCATGGGCAGCAATGAAAATATCCATTCGATTCATTTTAGCGGACACGTGTTCAGTGTA 323 0 

33 01 CGGAAAAAGGAGGAGTATAAAATGGCCGTGTACAATCTCTATCCGGGTGTCTTTGAGACA 336 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3231 CGGAAAAAGGAGGAGTATAAAATGGCCGTGTACAATCTCTATCCGGGTGTCTTTGAGACA 329 0 

3361 GTGGAAATGCTACCGTCCAAAGTTGGAATTTGGCGAATAGAATGCCTGATTGGCGAGCAC 3 42 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3291 GTGGAAATGCTACCGTCCAAAGTTGGAATTTGGCGAATAGAATGCCTGATTGGCGAGCAC 335 0 

3 421 CTGCAAGCTGGGATGAGCACGACTTTCCTGGTGTACAGCAAGAAGTGTCAGACTCCCCTG 3 4 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
3351 CTGCAAGCTGGGATGAGCACGACTTTCCTGGTGTACAGCAAGGAGTGTCAGGCTCCACTG 3 410 

3 4 81 GGAATGGCTTCTGGACACATTAGAGATTTTCAGATTACAGCTTCAGGACAATATGGACAG 35 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 411 GGAATGGCTTCTGGACGCATTAGAGATTTTCAGATCACAGCTTCAGGACAGTATGGACAG 3 4 7 0 

35 41 TGGGCCCCAAAGCTGGCCAGACTTCATTATTCCGGATCAATCAATGCCTGGAGCACCAAG 36 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3 4 71 TGGGCCCCAAAGCTGGCCAGACTTCATTATTCCGGATCAATCAATGCCTGGAGCACCAAG 353 0 

36 01 GAGCCCTTTTCTTGGATCAAGGTGGATCTGTTGGCACCAATGATTATTCACGGCATCAAG 366 0 

II III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



3531 GATCCCCACTCCTGGATCAAGGTGGATCTGTTGGCACCAATGATCATTCACGGCATCATG 359 0 

3661 ACCCAGGGTGCCCGTCAGAAGTTCTCCAGCCTCTACATCTCTCAGTTTATCATCATGTAT 3 72 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3591 ACCCAGGGTGCCCGTCAGAAGTTTTCCAGCCTCTACATCTCCCAGTTTATCATCATGTAC 365 0 

3 721 AGTCTTGATGGGAAGAAGTGGCAGACTTATCGAGGAAATTCCACTGGAACCTTAATGGTC 3 7 8 0 

I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I 
3651 AGTCTTGACGGGAGGAACTGGCAGAGTTACCGAGGGAATTCCACGGGCACCTTAATGGTC 3 710 

3 781 TTCTTTGGCAATGTGGATTCATCTGGGATAAAACACAATATTTTTAACCCTCCAATTATT 3 8 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I 
3 711 TTCTTTGGCAATGTGGACGCATCTGGGATTAAACACAATATTTTTAACCCTCCGATTGTG 3 7 7 0 

3 8 41 GCTCGATACATCCGTTTGCACCCAACTCATTATAGCATTCGCAGCACTCTTCGCATGGAG 39 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 7 71 GCTCGGTACATCCGTTTGCACCCAACACATTACAGCATCCGCAGCACTCTTCGCATGGAG 3 83 0 

39 01 TTGATGGGCTGTGATTTAAATAGTTGCAGCATGCCATTGGGAATGGAGAGTAAAGCAATA 396 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I III I I I I I I III 
3 831 TTGATGGGCTGTGATTTAAACAGTTGCAGCATGCCCCTGGGAATGCAGAATAAAGCGATA 3 89 0 

3961 TCAGATGCACAGATTACTGCTTCATCCTACTTTACCAATATGTTTGCCACCTGGTCTCCT 4 02 0 
I I I I I I I I I I I I II II II III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3 891 TCAGACTCACAGATCACGGCCTCCTCCCACCTAAGCAATATATTTGCCACCTGGTCTCCT 395 0 

4021 TCAAAAGCTCGACTTCACCTCCAAGGGAGGAGTAATGCCTGGAGACCTCAGGTGAATAAT 40 8 0 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I III III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3951 TCACAAGCCCGACTTCACCTCCAGGGGCGGACGAATGCCTGGCGACCCCGGGTGAGCAGC 4 010 

40 81 CCAAAAGAGTGGCTGCAAGTGGACTTCCAGAAGACAATGAAAGTCACAGGAGTAACTACT 4140 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II 

4 011 GCAGAGGAGTGGCTGCAGGTGGACCTGCAGAAGACGGTGAAGGTCACAGGCATCACCACC 4 0 7 0 

4141 CAGGGAGTAAAATCTCTGCTTACCAGCATGTATGTGAAGGAGTTCCTCATCTCCAGCAGT 42 0 0 

I I I I I II II II I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
4 0 71 CAGGGCGTGAAGTCCCTGCTCAGCAGCATGTATGTGAAGGAGTTCCTCGTGTCCAGTAGT 413 0 

42 01 CAAGATGGCCATCAGTGGACTCTCTTTTTTCAGAATGGCAAAGTAAAGGTTTTTCAGGGA 42 6 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4131 CAGGACGGCCGCCGCTGGACCCTGTTTCTTCAGGACGGCCACACGAAGGTTTTTCAGGGC 419 0 

42 61 AATCAAGACTCCTTCACACCTGTGGTGAACTCTCTAGACCCACCGTTACTGACTCGCTAC 432 0 

I I I I I I I I I I I I III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I II I I I I I I 
4191 AATCAGGACTCCTCCACCCCCGTGGTGAACGCTCTGGACCCCCCGCTGTTCACGCGCTAC 42 5 0 

4321 CTTCGAATTCACCCCCAGAGTTGGGTGCACCAGATTGCCCTGAGGATGGAGGTTCTGGGC 43 8 0 

II I II I I I I I I III II I I III II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 

42 51 CTGAGGATCCACCCCACGAGCTGGGCGCAGCACATCGCCCTGAGGCTCGAGGTTCTAGGA 4310 

4381 TGCGAGGCACAGGACCTCTAC 4401 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I 
4311 TGTGAGGCACAGGATCTCTAC 4331 



